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Apresentação
Analisar grandes volumes e variedades de dados é, atualmente, um grande desafio para muitas 
áreas da ciência. Uma dessas áreas é a biologia, que constantemente precisa se reinventar para 
analisar a grande quantidade de informações geradas por sequenciadores automáticos de DNA, 
capazes de gerar dados genômicos em grande escala.
Um desafio tão grande quanto estudar esses dados é armazená-los da forma correta. Para integrar 
esse volume de dados distintos, é primordial utilizar uma estrutura de armazenamento robusta, 
como um Sistema Gerenciador de Banco de Dados (SGBD). Assim, uma questão importante a 
considerar é o equilíbrio entre normalização e desempenho durante o estágio de modelagem do 
banco de dados, pois isso terá um impacto direto na usabilidade e na experiência do usuário. 
Buscando resolver esse problema de armazenamento eficiente e consultas rápidas num grande 
volume de dados, este trabalho apresenta o sistema Banco de Dados de Genótipos e Fenótipos 
(BDGF). Seu modelo de dados permite a implementação do tipo JavaScript Object Notation (JSON) 
em campos de tabelas relacionadas a fenótipos e do tipo texto em campos da tabela genótipos. O 
BDGF foi projetado para dar suporte a projetos de criação de animais da Embrapa, mas pode ser 
facilmente ajustado para armazenar dados de diversas fontes, tais como dados de plantas. Além 
disso, o sistema inclui políticas de acesso e segurança para fenótipos, genótipos e pedigree dos 
animais.
Neste documento apresentamos um manual de uso das principais funcionalidades do sistema BDGF, 
seja para usuários atuais ou para pessoas interessadas em como trabalhar com esse software web 
para armazenamento e recuperação de dados fenotípicos e genotípicos de animais.






Como utilizar o sistema BDGF  ........................................................................................................................ 9
Considerações Finais  .................................................................................................................................... 29
Referências .................................................................................................................................................... 29

9Manual de uso do Sistema BDGF
Introdução
Nos últimos anos, a utilização de tecnologias de genotipagem em larga escala de  marcadores mo-
leculares do tipo Single Nucleotide Polymorphisms (SNP) para estimar o perfil genômico de animais 
permitiu o desenvolvimento tanto de estudos de associação genótipo-fenótipo em escala genômica 
(do inglês genome-wide association studies (GWAS)) quanto a introdução da tecnologia de seleção 
genômica em programas de melhoramento genético. Entretanto, essa situação implica a necessida-
de de armazenamento de grande volume de dados de genotipagem, fenotipagem e pedigree de um 
grande número de animais, uma tendência que possivelmente aumentará nos próximos anos, dada 
a diminuição dos custos para produção dos dados experimentais (Caetano, 2009).
Devido ao volume de dados (centenas de milhares de animais fenotipados e, possivelmente, ge-
notipados para centenas de milhares de marcadores do tipo SNPs), uma questão importante a se 
considerar no desenvolvimento de uma solução computacional é a adequabilidade da modelagem 
à aplicação desejada, pois esta terá impacto direto nos tempos das consultas nos bancos de dados 
em que essa informação estará armazenada.
Visando o armazenamento e a consulta eficiente desse alto volume de dados, o sistema Banco de 
Dados de Genótipos e Fenótipos (BDGF) foi desenvolvido utilizando um modelo de dados inicial-
mente proposto por Higa e Oliveira (2015), com o principal objetivo de fornecer armazenamento 
adequado e consultas eficientes aos dados de genótipos e fenótipos num banco de dados relacional 
(do inglês Relational Database Management System (RDBMS)), neste caso o  PostgreSQL.
O sistema é uma nova versão que surgiu a partir do sistema BDGF para Aves (Vieira, 2015), de-
senvolvido em 2015, e foi construído de forma que outros projetos de melhoramento animal da 
Embrapa possam adotar o mesmo modelo de banco de dados e também uma mesma linha de 
desenvolvimento. Além disso, o sistema inclui políticas de acesso e segurança aos dados de fe-
nótipos e genótipos dos animais. Visando melhorar o desempenho na consulta aos dados, devido 
ao elevado número de registros, foi utilizada a tecnologia JavaScript Object Notation (JSON) para 
armazenamento dos genótipos e fenótipos. O sistema foi desenvolvido utilizando-se de ferramen-
tas de software livre para ambiente web, tais como Java1, Primefaces2, Hibernate3, PostgreSQL4 e 
WildFly5.
Como utilizar o sistema BDGF
O usuário deve acessar o sistema BDGF por meio de um navegador Web tradicional, como o 
Firefox, por exemplo. Para exemplificar, utilizaremos como endereço a máquina de testes do siste-
ma. O endereço disponível para os empregados da Embrapa poderem acessar é http://www.lmb.
cnptia.embrapa.br/bdgf.
Ao acessar o endereço, a página de login da Figura 1 será exibida:
1 Disponível em: <https://www.oracle.com/br/java/>.
2 Disponível em: <https://www.primefaces.org/>.
3 Disponível em: <http://hibernate.org/>.
4 Disponível em: <https://www.postgresql.org>.
5 Disponível em: <http://wildfly.org/downloads/>.
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Para acessar as funcionalidades do sistema e do módulo, o usuário deve utilizar seu usuário e 
senha cadastrados no Lightweight Directory Access Protocol (LDAP) da Embrapa. Caso esteja ca-
dastrado, o usuário será redirecionado para a tela da Figura 2.
Figura 2. Tela principal do sistema BDGF.
Figura 1. Tela de login do sistema BDGF.
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A tela principal do sistema é composta de um menu contendo as opções “Visualizar”, “Importar”, 
“Exportar”, “Análises”, “Configurações” e “Ajuda”, além da caixa de seleção da linguagem a ser utili-
zada (inglês ou português) no rodapé da página, e do link “Sair” no canto superior direito. Clicando 
em “Início“, o usuário será direcionado para essa mesma tela. Clicando em “Sair”, irá para a tela de 
Login.
A primeira funcionalidade que será mostrada será a opção de consulta de dados de  indivíduos, que 
é o item visualizar indivíduos do menu “Visualizar”. Clicando nessa opção, a seguinte tela (Figura 3) 
será exibida com os animais cadastrados no sistema.
Figura 3. Tela com indivíduos cadastrados no sistema.
Na tela da Figura 3, o usuário encontra diversas informações sobre o indivíduo, tais como: códi-
go identificador do indivíduo (INDIVIDUALID), nome original (ORIGINALID), pai (FATHER), mãe 
(MOTHER), data de inserção na população (INSERTDATE), população (POPULACAONOME) e 
outras informações contidas nas variáveis JSON relativas ao tipo do indivíduo (gado de corte, ave 
etc.). Contudo, cabe ressaltar que essas variáveis dos fenótipos relacionados às espécies consi-
deradas pelo sistema devem ser previamente registradas. Essas variáveis devem ser importadas 
do Sistema de Experimentos da Embrapa (SIExp) (Apolinário et al., 2016), em que foram definidas 
para a espécie com a qual o usuário trabalhará no seu grupo de usuários (ex: aves, gado de corte, 
suínos etc.).
Ao selecionar um ou mais indivíduos, é possível excluir esse(s) indivíduo(s). Para tanto, basta clicar 
no seguinte botão acima da listagem (Figura 4):
Figura 4. Botão para 
exclusão de indivíduos 
selecionados.
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Também é possível baixar arquivos, do tipo CSV, dos animais (indivíduos), observações, pedigree 
e genótipos (arquivo PED) desses indivíduos. Para isso, basta clicar num dos botões da Figura 5.
Figura 5. Botões para download de arquivos 
CSV de animais, observações, pedigree e 
genótipos.
Além desses botões, existem outras quatro funcionalidades na tela de visualização de indivíduos. 
São quatro ícones (Figura 6) que ficam ao lado de cada indivíduo na listagem exibida. O primeiro 
deles expande a linha e exibe os fenótipos (se existirem) cadastrados para aquele indivíduo. O se-
gundo, e talvez mais o importante, abre uma janela exibindo o pedigree daquele indivíduo, ou seja, 
a sua árvore genealógica, com pai, mãe, avós etc. O terceiro ícone exibe uma janela com a progênie 
do animal, ou seja, seus filhos (se houver). O quarto botão abre uma janela onde é possível selecio-
nar a nova população daquele indivíduo.
Figura 6. Botões para visualizar fenótipos, 
pedigree, progênie e alterar população atual do 
indivíduo, respectivamente.
Outra funcionalidade importante é a opção de visualização de observações (fenótipos) de indiví-
duos, que é o item “Observações” do menu “Visualizar”. Clicando nessa opção, a seguinte tela 
(Figura 7) será exibida com os arquivos de fenótipos importados para o sistema.
Figura 7. Tela para visualização de observações (fenótipos) dos indivíduos.
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Nessa tela de visualização de observações também é possível excluir os fenótipos selecionados por 
meio de um botão acima da lista. Além disso, é possível abrir a tela de visualização de indivíduos 
clicando no ícone ao lado de cada indivíduo, a qual irá mostrar somente os animais cadastrados 
naquele arquivo de fenótipo.
Na tela de importação de indivíduos (Figura 8), é possível o usuário selecionar o arquivo texto 
(CSV), que deve possuir formato específico (campos ORIGINALID E INDIVIDUALID). Caso o indi-
víduo esteja sendo cadastrado pela primeira vez, também será necessário especificar a população 
(campo POPULACAONOME) à qual ele pertence.
Figura 8. Tela para importação de indivíduos.
Para selecionar o arquivo, basta clicar no botão “Selecionar”. Após isso, se toda a análise de consis-
tência estiver correta, deve-se clicar no botão “Submit” para armazenar os dados no banco.
Na tela de importação de observações (Figura 9) é possível o usuário selecionar o arquivo tex-
to (CSV), que deve possuir formato específico (campos ORIGINALID, POPULACAONOME E 
DATACOL). O campo DATACOL deve conter as variáveis permitidas para aquele organismo no 
formato JSON (ou seja, chave:valor).
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Figura 9. Tela para importação de observações (fenótipos) dos indivíduos.
Para selecionar o arquivo, deve-se clicar no botão “Selecionar”. Feito isso, se toda a análise de 
consistência estiver dentro do esperado, o próximo passo é clicar no botão “Submit” para armazenar 
os dados no banco.
A tela de importação de pedigree (Figura 10) permite que o usuário selecione o arquivo texto 
(CSV), que deve possuir formato específico (campos INDIVIDUALID, FATHERID E MOTHERID 
para versão com três colunas e campos ORIGINALID, POPULACAOID, ORIGINALIDPAI, 
POPULACAOIDPAI, ORIGINALIDMAE, POPULACAOIDMAE para versão com seis colunas e com 
id’s das populações e, por fim, os campos ORIGINALID, POPULACAONOME, ORIGINALIDPAI, 
POPULACAONOMEPAI, ORIGINALIDMAE, POPULACAONOMEMAE para versão com seis colu-
nas e nomes das populações).
Figura 10. Tela para importação de pedigree dos indivíduos.
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Para selecionar o arquivo, deve-se clicar no botão “Selecionar” e uma caixa de diálogo será exibida. 
Se toda a análise de consistência estiver correta, basta clicar no botão “Submit” para armazenar os 
dados de pedigree no banco de dados.
Também é possível importar dados de arquivos MAP (Figura 11), comumente utilizados por ferra-
mentas de bioinformática, como Plink (Purcell et al., 2007), por exemplo. O Plink realiza análises 
em dados genotípicos e fenotípicos em busca de uma associação entre ambos, e precisa, em sua 
funcionalidade básica, de dois arquivos de entrada: um com extensão PED e outro com extensão 
MAP.  O arquivo MAP, que mapeia os valores da coluna 7 em diante do arquivo PED, possui o se-
guinte formato de colunas (Tabela 1).
Tabela 1. Colunas do arquivo MAP.
Figura 11. Tela para importação de arquivos MAP.
Para selecionar o arquivo, deve-se clicar no botão “Carregar MAP” e selecionar o genoma ao qual 
pertence aquele arquivo MAP. Após o upload do arquivo, se toda a análise de consistência estiver 
correta, o sistema armazenará os dados no banco.
Para a importação do arquivo PED, também utilizado por ferramentas de bioinformática, como Plink, 
utiliza-se a tela da Figura 12. O arquivo PED possui colunas separadas por espaços ou pelo carac-
tere <TAB>, identificadas a seguir na Tabela 2.
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Tabela 2. Colunas do arquivo PED.
As primeiras 6 colunas são obrigatórias, sendo que, da 7 em diante, os valores são os pares de 
alelo dos genótipos pesquisados, os quais estarão numa quantidade de acordo com os marcadores 
SNPs mapeados no arquivo MAP.
Figura 12. Tela para importação de arquivo PED.
Para selecionar o arquivo, deve-se clicar no botão “Carregar PED”, selecionar o conjunto de mar-
cadores importados de um MAP e preencher os campos obrigatórios “Descrição”, “Licença” e “Data 
de genotipagem”. Preenchidos esses campos, se toda a análise de consistência estiver correta, o 
sistema armazenará automaticamente os dados no banco.
O caminho inverso também é possível, ou seja, exportar (ou fazer o download) os arquivos MAP 
salvos no banco de dados (Figura 13). Além disso, é possível excluir um desses arquivos salvos por 
meio do botão “Deletar”.
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Figura 13. Tela para excluir ou exportar (baixar) arquivos MAP para computador local.
Para fazer o download de um dos arquivos MAP, basta selecionar uma das linhas e clicar no botão 
“Baixar MAP”, e um arquivo MAP será salvo em seu computador.
Também é possível exportar (baixar) arquivos PED salvos no banco BDGF para o computador local 
(Figura 14), além da possibilidade de excluir um desses arquivos. Para realizar o download de um 
dos arquivos PED, basta selecionar uma das linhas e clicar no botão “Baixar PED”, e um arquivo do 
tipo PED será salvo em seu computador. Dependendo da quantidade de dados salvo, o download 
poderá demorar alguns minutos. Nesta tela também é possível baixar o arquivo MAP relativo àquele 
PED clicando no botão “Baixar MAP”.
Figura 14. Tela para excluir ou exportar (baixar) arquivos PED para computador local.
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A próxima funcionalidade é o item “Verificar indivíduos”, no menu “Análises”. Na tela da Figura 15 é 
possível verificar arquivos do tipo CSV de indivíduos e observações antes de fazer sua importação 
para o sistema BDGF. Se houver inconsistências em relação ao banco, ou mesmo se aparecerem 
erros no arquivo, uma tabela com erros e avisos é exibida para o usuário.
Figura 15. Tela para verificação de arquivos CSV de indivíduos e observações.
Para selecionar o arquivo a ser verificado, deve-se clicar no botão “Carregar Arquivo” e selecionar 
o arquivo CSV de indivíduos ou observações. Após a análise, o sistema informará ao usuário se 
encontrou inconsistências ou se os dados estão consistentes.
A segunda funcionalidade do menu “Análises” é uma das mais importantes do sistema BDGF, que 
é o item “Encontrar indivíduos duplicados” (Figura 16). Por meio dela, é possível buscar na base de 
dados por animais que foram importados e que são possivelmente duplicados. Isso pode acontecer, 
pois um mesmo indivíduo (animal) pode aparecer em planilhas de diversas fazendas (por motivos 
variados, como a venda ou troca de rebanhos por parte dos criadores). E quando essas planilhas 
são importadas, esses indivíduos ganham um novo id do sistema, porém, com os mesmos dados 
fenotípicos.
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Para descobrir quais os possíveis animais duplicados, bastar clicar no botão que aparece no início 
de cada linha dos indivíduos indicados pelo sistema como potenciais repetidos. Ao clicar nesse bo-
tão, a seguinte tela (Figura 17) será exibida:
Figura 16. Tela para procura de indivíduos duplicados no banco de dados.
Figura 17. Tela para associação de indivíduos duplicados em um animal somente.
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Nesta tela, o usuário seleciona o(s) animal(is) na tabela inferior que devem ser associados (mes-
clados) com o animal selecionado na tela anterior e que aparece na tabela superior. Após a seleção 
do(s) indivíduo(s), basta clicar no botão “Associar” que todos esses indivíduos assumem um único 
id, tendo todos os dados de pedigree e observações redirecionados automaticamente para esse 
único animal.
Partindo para o menu “Configurações” do sistema, pode-se encontrar funcionalidades ligadas ao 
gerenciamento de dados de outras tabelas do banco de dados do sistema, tais como grupos de 
usuários, categorias de variáveis fenotípicas, grupos contemporâneos (Figura 18), genomas, popu-
lações de animais e fórmulas.
Figura 18. Tela para inserção, edição e remoção de categoria de grupos contemporâneos.
O primeiro item do menu “Configurações” trata do gerenciamento dos dados de grupos de usuários. 
Ao se clicar neste item, a seguinte tela da Figura 19 é exibida:
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A tela da Figura 19 possibilita ao usuário inserir, editar, excluir e visualizar detalhes dos dados de um 
grupo de usuários. Para isso, deve-se utilizar os botões “Criar”, “Editar”, “Deletar” e “Visualizar”, res-
pectivamente. Janelas de diálogo serão abertas para cada um dos procedimentos, as quais guiarão 
o usuário quanto aos campos de preenchimento obrigatório (no caso de criação e edição de dados). 
Além dessas funcionalidades, nesta tela é possível adicionar e retirar usuários do grupo por meio 
do botão “Atualizar usuário”, presente em cada linha da tabela de grupos. Ao se clicar neste botão, 
a seguinte tela de diálogo da Figura 20 é exibida:
Figura 19. Tela para inserção, edição, remoção e visualização de grupos.
Figura 20. Tela para adicionar e retirar usuários de um grupo.
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Nessa tela é possível adicionar e/ou retirar usuários do grupo apenas marcando ou desmarcando 
as caixas de seleção. Após a escolha de quais usuários comporão o grupo, basta clicar no botão 
“Salvar” que a composição do grupo estará atualizada.
Outra função encontrada na tela de gerenciamento de grupos é alterar o administrador de um grupo. 
Clicando no botão “Mudar administrador” a janela da Figura 21 é chamada:
Figura 21. Tela para mudança de administrador do grupo de usuários.
Basta o usuário selecionar o novo administrador do grupo e clicar no botão “Gravar” para concreti-
zar a alteração. Vale lembrar que o usuário responsável por essa alteração deve ser o administrador 
atual do grupo a ser modificado.
A tela da Figura 22 tem a função de adicionar ou modificar categorias de variáveis (características) 
fenotípicas e fórmulas baseadas nessas variáveis utilizadas por cada espécie de indivíduo cadas-
trado (ex: bovino de corte). A criação de categorias permite a exibição apenas do conjunto de variá-
veis selecionadas na tela de visualização de indivíduos.
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Figura 22. Tela para inserção, edição e remoção de categoria de variáveis fenotípicas.
Nesta tela, o usuário deve selecionar (ou criar) uma categoria e nela inserir as variáveis selecio-
nadas no quadro “Propriedades disponíveis”. Também é possível adicionar a uma categoria as fór-
mulas criadas pelos usuários do grupo atual. Basta selecioná-las no quadro “Fórmulas disponíveis” 
e enviá-las para o quadro “Fórmulas selecionadas”. Por fim, basta clicar no botão “Gravar” para 
efetivar as alterações. A criação de fórmulas será vista adiante neste documento.
A tela da Figura 23 permite ao usuário inserir, editar e excluir dados de um genoma de um orga-
nismo já cadastrado anteriormente. Os dados do genoma informam qual o chip utilizado para ge-
notipagem, a versão e a qual organismo se refere essa genotipagem (ex: Bos indicus, Bos taurus 
etc.). Para tanto, basta utilizar os botões “Novo”, “Editar” e “Deletar”, respectivamente.  Antes da 
importação do arquivo MAP, será necessário adicionar os genomas que serão vinculados a estes 
arquivos MAPs, pois, para cada importação de aquivo MAP, deve-se indicar de qual organismo 
provêm os dados.
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Figura 23. Tela para inserção, edição e remoção de genomas.
Serão abertas janelas de diálogo correspondentes para cada um dos procedimentos, as quais guia-
rão o usuário quanto aos campos de preenchimento obrigatório (no caso de criação e edição de da-
dos). Um exemplo pode ser visto na Figura 24 a seguir. Nesse caso, serão três campos obrigatórios 
a serem preenchidos: “Espécie”, onde deverá ser selecionada dentre a lista fornecida pelo sistema 
uma espécie para o genoma; nome da “Montagem” e “Versão” da montagem.
Figura 24. Janela de diálogo para criação de genomas.
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A tela da Figura 25 permite ao usuário inserir, editar, excluir e visualizar detalhes dos dados de uma 
população, a qual deverá estar vinculada a um grupo de usuários e um organismo (ex: bovino de cor-
te). Para isso, deve-se utilizar os botões “Criar”, “Visualizar”, “Editar” e “Deletar”, respectivamente.
Figura 25. Tela para inserção, edição, remoção e visualização de populações.
Também serão abertas janelas de diálogo para cada um dos procedimentos, como da Figura 26. Os 
campos “Nome” e “ID do organismo” são de preenchimento obrigatório. Após finalizar o preenchi-
mento, basta clicar no botão “Gravar”.
Figura 26. Janela de diálogo para edição de dados de população.
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No sistema BDGF também é possível criar fórmulas (Figura 27), que são utilizadas para realizar 
cálculos estatísticos em cima dos dados salvos no sistema. Esses dados são os fenótipos observa-
dos para cada animal, tais como peso atual, peso ao nascimento, altura etc. Para essas variáveis 
é possível calcularmos a média, mediana, valores mínimo, máximo e mais próximo, utilizando o 
desvio-padrão e o número máximo de dias entre a coleta e a data de nascimento do indivíduo.
Figura 27. Tela para inserção, visualização e deleção de fórmulas do sistema.
Na criação de uma fórmula, um diálogo com formulário será aberto, com campos relacionados ao 
cálculo das fórmulas. Um exemplo pode ser visto na Figura 28 seguinte:
Figura 28. Janela de diálogo para inserção dos dados de uma fórmula.
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Basta preencher todos os campos e, ao finalizar, clicar em “Gravar” para efetivar as informações 
no sistema. Assim que uma fórmula é criada, os cálculos serão aplicados à variável escolhida no 
formulário preenchido, e para ver os resultados deve-se acessar a página de visualização de indi-
víduos (animais). É possível excluir uma fórmula que não seja mais necessária. Para tanto, basta 
selecionar a fórmula a ser excluída na tabela e, em seguida, clicar no botão “Deletar”.
A tela da Figura 29 ilustra a funcionalidade de Logs do sistema, que realiza o monitoramento do 
sistema, e exibe todas as operações realizadas no software, tais como: importar arquivos, inserir, 
editar e excluir registros. Junto a isso, somam-se informações indicando a data e o horário do even-
to, assim como o usuário que realizou a operação no sistema.
Figura 29. Tela para visualização de logs do sistema.
Na tela de gerenciamento de logs é possível, ainda, filtrar as informações pelo usuário, bastando, 
para isso, clicar no nome de cada um deles, que estão acima da lista de logs registrados do sistema.
A tela seguinte (Figura 30) exibe as variáveis importadas do SIExp. A importação dessas variáveis 
ocorre por meio da tela da Figura 31 (podendo ser feita apenas pelos usuários do grupo “Admin”), 
e que foram definidas para a espécie na qual o usuário trabalhará no seu grupo de usuários (ex: 
bovinos, mamona etc.).
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Figura 30. Tela para visualização das variáveis fenotípicas aceitas para um organismo importadas do SIExp.
O sistema fará a importação das variáveis por meio de um arquivo JSON com uma estrutura de 
variáveis pré-definidas para cada espécie já existente no SIExp, ou seja, quais valores serão válidos 
para cada variável e o tipo de cada uma delas (string, number, enumeration etc.)
Figura 31. Tela para importação de variáveis do sistema SIExp (apenas usuário Admin).
29Manual de uso do Sistema BDGF
Por fim, a tela da Figura 32 permite ao usuário inserir, editar e excluir dados de um organismo (ou 
espécie). Para tanto, basta utilizar os botões “Novo”, “Editar” e “Deletar”, respectivamente. Novas 
janelas serão abertas para cada procedimento.
Figura 32. Tela que usuário administrador utiliza para adicionar organismos (espécies) permitidas.
No próprio sistema BDGF existe um menu com ajuda on-line, que também guiará o usuário a resol-
ver grande parte de suas dúvidas.
Considerações Finais
O sistema BDGF foi projetado para apoiar programas de melhoramento animal da Embrapa, mas 
pode ser facilmente ajustado para armazenar dados de diversas fontes, como dados de plantas. Ele 
permite o armazenamento e acesso rápido aos dados de pedigree, fenótipos e genótipos, utilizados 
para realização de avaliações genéticas. Além disso, o sistema inclui políticas de acesso e seguran-
ça para fenótipos, genótipos e pedigree dos animais. Como trabalhos futuros, já estão em curso a 
integração do BDGF com sistemas de avaliação genética e a construção de APIs de fornecimento 
de relatórios, para que outros sistemas possam obter informações da base de dados BDGF.
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